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科尔沁 沙 地 水 盐 处 理 对 油 沙 豆 农田 土壤 细菌 群 藻 及 
植株 生理 特性 的 影响 
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3E 要 : 为 揭示 水 盐 处 理 下 科尔沁 沙 地 土壤 


xp 1,3,3 pem 123 
E F E , N 8H 4 , 


ae 


123 
KA T, 


C1. 北京 林业 大 学 水 土 保持 学 院 林 业 生态 工程 教育 部 工程 研究 中 心 ,北京 
系统 国家 定位 观测 研究 站 ,宁夏 盐池 751500; 3. 水 土 保持 国家 林业 和 草原 局 重点 实验 室 ,北京 


郭 尔 罗斯 灌区 油 莎 豆 农 田 为 研究 对 象 ,开展 水 


mey 


RB41 属 A 2 ba (Sphingomonas ) 和 红色 杆菌 
响 (P>0.05)。(2) 100 儿 标准 灌溉 定额 灌溉 处 理 台 


E WES 
38 、. 轻 度 盐 胁 迫 .中 度 盐 胁 迫 ) 随 机 区 组 野外 控制 试验 ,构建 土壤 台 
油 莎 豆 生 长 的 相互 关系 。 结 果 表 明 :;(1) 油水 豆 农田 了 
3.80% ) . 酸 杆 菌 门 (Acidobacteriota)(20.02%+3.21% ) 和 放 线 菌 门 
B 
菌 种 i 
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100083; 2. 宁夏 盐池 毛乌素 沙 地 生态 
100083) 


菌 群落 结构 及 其 对 油 莎 豆 (Cyperus esculentus ) 的 影响 。 以 吉林 省 前 
水 处 理 :50% .70% .100 多 标准 灌 没 定 额 ; 盐 处 理 : 无 盐 胁 


j 菌 分 子 生 态 网 络 筛选 关键 菌 种 ,并 研究 揭示 其 与 


F 壤 细 菌 优 势 菌 门 为 变形 菌 门 (Proteobacteria)(22.85 96 + 


Actinobacteriota ) (18.859622.4196 )。 优 势 菌 属 为 


(Rubrobacter)。 水 盐 环境 对 土壤 细菌 Alpha 多 样 性 无 显著 影 
司 共存 关系 更 强 ,50 儿 标准 灌溉 定额 灌溉 处 理 细菌 种 间 互 作 


程度 .连接 紧密 度 最 高 。 无 盐 胁 迫 细 菌 群 落 生态 网 络 复杂 度 . 互 作 程度 最 高 ,中 度 盐 胁迫 
更 强 。(3) 随 灌溉 量 增 加 ,关键 菌 群 数量 增加 ,中 度 盐 胁 迫 关键 菌 群 数量 达到 最 大 。 水 盐 处 理 下 ? 
种 为 红色 杆菌 属 .RB41 属 、.Donsgi 属 类固醇 杆菌 属 (Steroidobacter) MAIRIE R (Nitrospira ) #5 8: PRG LES 


蓝 物 种 之 问 的 共存 关系 
水 豆 土壤 关键 区 
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杆菌 属 和 Luteolibacter 属 ,(4) 灌溉 量变 化 对 油 莎 豆 株 高 oblita BEC Hi. EFE ARTE ARAE R Ae N 


活性 具有 显著 影响 (P <0.05); 施 盐 量 变化 对 油 莎 豆 的 株 高 


JEFTE .脱落 酸 .可 溶性 糖 ,过 氧化 物 酶 活性 和 两 二 醛 


具有 显著 影响 (P< 0.05)。 鞘 氨 醇 单 胞 菌 属 、 硝 化 螺旋 菌 


bacter 属 与 油 莎 豆 生 长 生理 性 状 显 著 相 关 
键 菌 种 则 与 油 莎 豆 生 长 生理 特征 具有 ! 
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PRE. WIE 


B AITAS Dongia 属 .RB41 属 .类固醇 杆菌 属 和 Luteoli- 
P<0.05)。 水 盐 环 境 改变 了 土壤 细菌 群落 组 成 .分 子 网 络 及 关键 菌 种 , 关 
吉 果 有 助 于 深入 揭示 水 盐 生 境 下 油 莎 豆 农田 土壤 细菌 群 


HAN 


落 结构 及 其 生态 功能 ,为 油 莎 豆 适 应 性 种 植 和 稳产 高 产 提供 理论 依据 。 
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土壤 干旱 和 盐 碱 化 显著 降低 作物 产量 ,严重 危 
害 农业 可 持续 发 展 ,是 事 关 国家 粮食 安全 的 重大 问 
Ro. 3 {vb (Cyperus esculentus ) 是 近年 来 我 国 新 兴 
的 引种 作物 ,对 于 土壤 干旱 和 盐 碱 环 境 具 有 较 好 的 
适应 性 ”。 但 是 , 随 干 旱 和 盐 碱 程度 的 加 深 , 油 莎 豆 
也 表现 出 生长 缓慢 ,产量 下 降 等 问题 ”。 土 壤 细 菌 
作为 土壤 微生物 中 数量 .种 类 最 多 的 类 群 ,深刻 影 
响 着 生态 系统 的 稳定 .调节 和 修复 过 程 ”“。 国 内 外 
研究 普遍 证 实 ,土壤 细菌 定 殖 于 植物 根 际 或 根 际 
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圈 , 可 以 有 效 增强 植物 对 于 干旱 和 盐 碱 环 境 的 抗 逆 
性 和 适应 性 。 人 研究 发 现 , 部 分 功能 性 土壤 细菌 可 
诱导 产生 植物 激素 ,促进 植物 根系 生长 发 育 , 显 车 
提高 植物 对 于 水 分 和 养分 的 吸收 利用 率 , 增 加 植物 
对 于 干旱 环境 的 耐 受 力 "。 另 一 方面 ,部 分 具有 促 生 
功能 的 土壤 细菌 还 能 够 释放 钾 元 素平 衡 植 物 细胞 渗 
透 压 ,显著 绥 解 植物 承受 的 盐 碱 胁 迫 *”。 耐 盐 植 物 
搭配 耐 若 根 际 促 生 菌 已 经 成 为 改良 盐 碱 土 ,恢复 盐 
碱 地 植被 ,提高 作物 产量 的 重要 技术 手段 "1。 


“沙漠 化 土地 油 沙 豆 适 沙 抗旱 耐 盐 品种 选 育 与 适应 性 机 制 研究 ”(2019YFC0507601) 


作者 简介 : 吴 蕊 (2000-), 女 ,硕士 研究 生 , 主 要 从 事 荒漠 化 防治 相关 人 研究 . E-mail: wurui340828@bjfu.edu.cn 


通讯 作者 : iy) fh. E-mail: gaoguanglei@bjfu.edu.cn 


1938 — 1948 页 


http: //azr.xjegi.com 


12 期 吴 ” 莹 等 :科尔沁 沙 地 水 盐 处 理 对 油 莎 豆 农田 土壤 细菌 群落 及 植株 生理 特性 的 影响 1939 


此 ,土壤 细菌 是 解决 土壤 干旱 和 盐 碱 化 问题 领域 极 
有 具 发 展 潜 力 的 新 兴 途 径 ”。 近 年 来 , 越 来 越 多 的 研 
究 发 现 , 土 壤 细菌 之 间 并 不 是 相互 独立 的 ,而 是 存 
在 互利 、 持 抗 等 复杂 的 相互 关系 ,这 种 相互 关系 调 


复 , 共 18 个 小 区 。 小 区 为 8 mx8 m 正 方形 ,小 区 间 
预 留 1 m 间 距 便于 采样 和 观测 ,试验 地 总 面积 约 为 
3025 m*。 在 播种 前 , 先 对 试验 样 地 进行 整地 ,同时 
对 样 地 土壤 施加 盐分 梯度 控制 :将 NaCl 溶 于 适量 去 


控 着 土壤 细菌 群落 各 种 复杂 的 生态 功能 "”。 随 土壤 
干 星 和 盐 碱 程度 的 变化 ,土壤 细菌 群落 结构 和 相互 
关系 也 会 随 之 发 生变 化 ,环境 压力 诱发 土壤 细菌 功 
能 菌 群 有 益 菌 群 和 有 害 菌 群 比例 平衡 失调 “”。 在 
这 一 过 程 中 ,土壤 细菌 群落 中 的 关键 菌 种 往往 能 

驱动 微生物 群落 构建 过 程 , 维 持 群落 稳定 性 ,并 发 
挥 重要 的 生态 功能 “*。 因 此 ,土壤 细菌 群落 的 菌 
种 互 作 关 系 ,关键 菌 种 识别 以 及 生态 功能 成 为 相关 
研究 的 前 治 和 热点 问题 ”"。 那 么 ,在 油 落 豆 受 胁迫 
过 程 中 ,土壤 细菌 群落 结构 以 及 桂 种 间 相 互 关 系 如 
何 变化 ? 是 否 存 在 关键 菌 种 ”又 有 哪些 关键 苗 种 
影响 油 莎 豆 生长 ”以 上 问题 蝇 待 进一步 研究 。 综 
上 ,以 吉林 省 前 郭 尔 罗 斯 灌区 油 莎 豆 农 田 为 研究 对 
象 ,开展 随机 区 组 控制 试验 模拟 不 同 水 盐 生境 , 研 
究 揭 示 不 同 水 盐 处 理 下 油 莎 豆 农 田 土 壤 细 菌 群 落 
结构 ,厘清 土壤 细菌 菌 种 间 互 作 关系 ,找到 土壤 细 
菌 群落 关键 阔 种 并 阐明 其 对 油 莎 豆 生 长 的 影响 ,以 
期 深入 理解 不 同 水 盐 处 理 土壤 细菌 群落 构建 机 制 ， 
并 为 油水 豆 适 应 性 种 植 及 稳产 高 产 提供 理论 依据 。 


1 材料 与 方法 


1.1 研究 区 概况 

前 郭 尔 罗斯 灌区 (44°17’~45°28’'N,123°35'~ 
125°18 福 ) 位 于 吉林 省 松原 市 , 属 温带 大 陆 性 季风 气 
候 。 年 平均 气温 4.5 % ,年 平均 降水 量 430 mm ,年 平 
均 日 照 时 数 2879 ,全 年 燕 发 量 在 1200 mm 以 上 ,无 
霜 期 130~140 d。 主 要 土壤 类 型 为 风沙 土 . 盐 碱 土 、 
沼泽 土 .泥炭 土 等 。 人 研究 区 土壤 盐 汗 化 问题 较 严 
重 , 盐 渍 化 土地 面积 536.4 km’, 约 占 灌区 总 面积 
41.796. TRU VAT ASB} EL =F SE (Leymus chinensis ) 
为 主要 植被 群 种 ,种 类 繁多 。 
1.2 试验 设计 

2021 年 7 月 ,在 前 郭 尔 罗斯 灌区 选取 一 片 无 耕 
作 历 史 的 裸露 荒地 ,土壤 类 型 为 风沙 土 ,开展 水 EE 
两 因素 随机 区 组 野外 控制 试验 。 依 据 我 国 盐 碱土 等 
级 划分 标准 和 当地 滴灌 灌溉 定额 (2700 m hm?) , 设 
置 3 个 灌溉 水 平和 3 个 施 盐 水 平 ,每 个 处 理 3 个 重 


离子 水 中 (去 离子 水 体积 为 可 使 溶 有 NaCl 的 水 分 固 
持 在 50 cm 深 土壤 层 内 为 标准 ) ,再 将 之 均匀 喷洒 至 
相应 区 组 土壤 表面 。 施 盐 梯度 水 平 为 对 照 组 无 盐 
胁迫 S1 、 轻 度 盐 胁迫 S2( 盐 分 添加 至 氯 离子 含量 达 
0.02 96.0.04 96 ) .中 度 盐 胁迫 S3( 盐 分 添加 至 氧 离子 
含量 达 0.04%~0.1% )。 完 成 整地 和 施 盐 处 理 后 , 进 
行 油 莎 豆 种 子 点 播 , 每 小 区 内 按照 行列 间隔 30 cm 
播种 1 颗 种 子 , 共 播种 144 颗 。 采 用 滴灌 方式 进行 
灌溉 处 理 ,灌溉 梯度 水 平 为 W0(50% 标 准 灌溉 定 
额 )W1(70 儿 标准 灌溉 定额 )W2(100 狗 标准 灌溉 
定额 )。 在 油 莎 豆 全 生长 季 的 4 个 主要 时 期 进行 灌 
溉 处 理 (播种 期 3 次 、 展 叶 期 2 次 .开花 期 2 次 结实 
期 2 次 )。 
1.3 测定 指标 与 方法 
1.3.1 植株 取样 及 生长 生理 指标 测定 2021 年 9 
月 ,在 油 莎 豆 结 实 期 于 每 个 小 区 随机 选取 5 株 油 莎 
豆 植 株 ,测量 每 株 植株 并 计算 平均 株 高 、. 冠 幅 3 BE 
数 . 果 实数 .地 上 王 重 .地 下 干 重 以 及 根 冠 比 。 选 取 
植株 相同 部 位 ,长势 一 致 且 健康 的 叶片 测量 生理 指 
标 , 重复 取 3 组 , 酶 偶 联 法 测定 羧 化 酶 活性 ; 液 相 色 
谱 法 测定 脱落 酸 含量 ; 意 酮 比 色 法 测定 可 溶性 糖 含 
量 ; 磺 基 水 杨 酸 浸 提 法 测定 且 氮 酸 含量 ; 愈 创 木 酚 
法 测定 过 氧化 物 酶 活性 ; 氮 蓝 四 唑 法 测定 超 氧化 物 
靶 化 酶 活性 ; 硫 代 巴 比 妥 酸 法 测定 两 二 醛 含量 。 
13.2 土壤 取样 及 土壤 细菌 测定 ” 2021 年 9 月 ,在 
油水 豆 结 实 期 开展 土壤 取样 。 各 小 区 按 “S” 形 采样 
方法 选取 5 个 点 作为 土壤 样品 取样 点 ,每 点 取 0~20 
cm 表层 土 后 ,将 5 个 点 样品 混合 , 取 20 g 作 为 1 个 样 
本 。 取 样 过 程 中 去 除 植物 根 . 枯 落 物 动物 残 体 以 
及 其 他 杂 质 , 取 回 鲜 土 后 立即 过 20 H fifi ,每 个 土 样 
分 为 2 份 装 入 密封 袋 , 每 份 样品 3~5 g。 一 份 密封 后 
立即 储存 于 - 80 的 干冰 中 ,干冰 运输 送 样 ,用 于 
16S 测 序 及 分 析 。 

使 用 PowerSoil@) DNA Isolation Kit 试剂 盒 (Mo- 
Bio Laboratories, Carlsbad, CA) 提取 土壤 基因 组 
DNA ,完成 提取 后 ,然后 利用 1% 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 对 
抽 提 的 基因 组 DNA 进行 纯度 和 质量 的 检测 。 对 
16S rRNA 基因 的 V3~V4 区 域 进行 PCR 扩 增 , 引 物 序 
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列 为 338F (5' CCTACCCGAGGCAGCAG- 3’), 806R 
(5' 一 ATTACCGCCGCTGCTGG-3')。 扩 增 条 件 设 置 
为 :95 "CAE lE 5 min ,95 CHE 45 s ,55 CIB LK 
505,72 % 延 伸 45 s,28 个 循环 。 每 个 样品 3 次 重复 ， 
将 同一 样品 的 DNA 混合 ,作为 每 份 土壤 样品 的 总 
DNA。 采 用 2% 琼 脂 糖 凝 胶 电泳 检测 混合 后 的 PCR 
产物 ,人 然后 使 用 AxyPrepDNA 凝 胶 回 收 试剂 盒 (AX- 
YGEN 公司) 切 胶 回收 PCR 产 物 ,用 Tris-HCl1 缓 冲 液 
洗 脱 后 ,再 次 使 用 2% 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 检测 。 检 测 
显示 合格 的 PCR 产物 用 于 lumina Miseq 上 机 测序 ， 
测序 工作 由 某 公 司 协助 完成 。 测 序 结果 使 用 NCBI 
数据 库 的 BLAST 分 析 , 对 OTU 代表 序列 进行 比 对 ， 
对 相似 性 大 于 97% 的 OTU 单元 进行 聚 类 统计 分 析 ， 
得 出 门 .纲目 , 科 、 属 、 种 各 水 平 群落 的 生物 信息 。 
14 数据 处 理 

采用 SPSS 25 对 Alpha 多 样 性 指数 进行 单 因素 
方差 分 析 和 Spearman 相关 性 分 析 ,并 进行 Chaol、 
Shannon FI Simpson 多 样 性 指数 及 物种 相关 性 矩阵 
计算 ;使 用 Gephi(V0.9.7) 软 件 对 共 现 性 网 络 的 门 水 
平 进行 可 视 化 ,为 降低 网 络 复杂 度 , 仅 保留 出 现 一 
半 样 本 以 上 且 相 对 丰 度 占 比 = 0.1% 的 细菌 门 ， 
Spearman 相关 系数 | 7 | = 0.8, m # TE P «0.057 ; 


选取 各 处 理 中 相对 丰 度 前 1096 BY OTU 作为 优势 
0OTU; 取 相对 丰 度 > 0.1 多 的 OTU FIFA R iE EF 
Spearman 相关 性 构建 分 子 生态 网 络 (MENs), 利 用 R 
语言 计算 微生物 各 物种 的 模块 内 连通 性 (2Z,) 和 模块 
间 连 通 性 (P) ,从 而 确定 各 群落 关键 0TU ,一 般 将 
Zi 三 2.5 或 P= 0.62 的 所 有 节点 定 为 关键 OTU” ;将 
优势 OTU 与 关键 OTU 取 交 集 , 得 到 关键 菌 种 。 采 用 
Origin 2018 绘 图 和 输出 结果 。 


结果 与 分 析 


2.1 土壤 细菌 群落 组 成 与 多 样 性 

样品 共 获 得 11269 个 细菌 OTU, 分 属 47 门 129 
纲 340 目 447 科 687 属 604 种 。 不 同 水 盐 处 理 下 土 
EH TA EY Alpha 多 样 性 指数 间 无 显著 差异 (P> 
0.05)( 表 1)。 在 门 水 平 上 ,变形 菌 门 (Proteobacte- 
ria) MITAT ] CAcidobacteriota ) £I £X Ea ] CActino- 
bacteriota) W JL HH ET] , dt d E BE RS 61.72% + 
2.06% 。 随 灌溉 量 增加 ,变形 菌 门 相对 丰 度 逐渐 增 
加 , 酸 杆菌 门 呈 先 增加 后 降低 趋势 ,而 放 线 菌 门 呈 
先 降低 后 增加 趋势 。 随 盐分 胁迫 程度 加 深 ,变形 阔 
门 相对 丰 度 逐渐 增加 , 酸 杆 菌 门 逐渐 降低 ,而 放 线 
菌 门 旦 先 降低 后 增加 趋势 (图 1a)。 在 属 水 平 上 , 优 


2 


表 1 科尔沁 沙 地 水 盐 处 理 下 土壤 细菌 群落 Alpha 多 样 性 指数 


Tab.1 Alpha diversity index of soil bacterial community under different irrigation and salinity treatments in 


Horqin Sandy Land 
处 理 Chaol 指数 Shannon 指数 Coverage 指数 
灌流 处 理 wo 5771.94690. 13a 10.13+0.41a 0.95+0.01la 
Wl 5843.85+294.29a 10.27+0.25a 0.95+0.01a 
W2 5928.312759.23a 10.14+0.49a 0.95+0.01la 
施 盐 处 理 S1 5912.15+527.4a 10.25+0.26a 0.95+0.01la 
S2 5971.39+319.48a 10.3+0.14a 0.95+0.01a 
S3 5660.52+843.56a 9.98+0.57a 0.95+0.01la 


(a) 门 水 平 


100% 100% 


80% 80% 


EM 60% 60% 
H 
R 
= 40% 40% 


20% 20% 


0% 0% 


wo WI 


W2 


S1 


注 : 同 列 相 同 小 写字 母 代表 不 同 水 盐 处理 下 Alpha 多 样 性 指数 不 存在 显著 差异 (P> 0.05 ,n=3). FIA. 


(b) 属 水 平 


| Acidobacteria bacterium 


Ill Candidatus Udaeobacter 
Bl Rubrobacter 

EU Sphingomonas 

BN RB41 

Bill Unculturcd 

MM Uncultured bacterium 
IS Unidentified 

[L Others 


WO 


Wl W2 Sl 


图 1 科尔沁 沙 地 水 盐 处 理 下 土壤 细菌 相对 丰 度 


Fig. 1 Relative abundance of soil bacteria under different irrigation and salinity treatments in Horqin Sandy Land 
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势 菌 属 为 RB41 属 (7.52%+1.75% ) HH AE Md RT 
Jg (Sphingomonas ) (3.45% +1.51% ) 和 红色 杆菌 属 
(Rubrobacter) (2.8396 € 0.5096 ) 。 随 灌溉 量 增加 ， 
RB41 属相 对 丰 度 逐渐 降低 ,但 鞘 氮 醇 单 胞 苗 属 和 红 
色 杆 菌 属 逐 渐 增 加 。 随 盐分 胁迫 程度 加 深 ,RB41 JE 
相对 丰 度 逐渐 降低 , FA a P PLI TT Je E E S DIUI ,而 
红色 杆菌 属 无 明显 变化 趋势 (图 1b)。 
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22 土壤 细菌 群落 生态 网 络 与 关键 种 

分 子 生 态 网 络 平均 路 径 长 度 .平均 聚 类 系数 和 
模块 性 均 大 于 随机 网 络 , 说 明 本 文 构 建 的 土壤 细菌 
分 子 生 态 网 络 符 合 基本 网 络 特征 ( 表 2)。 细 菌 网 络 
中 的 节点 按 门 划分 ,各 水 盐 处 理 下 占 比 最 高 的 节点 
均 归属 于 变形 菌 门 . 放 线 菌 门 和 酸 杆菌 门 (图 2), 占 
所 有 节点 的 68% 以 上 。 随 灌溉 量 增 加 ,网 络 边 数 呈 


表 2 科尔沁 沙 地 水 盐 处 理 下 土壤 细菌 分 子 生 态 网 络 和 随机 网 络 拓扑 参数 
Tab.2 Topological parameters of the molecular ecological and random networks of soil bacteria under different irrigation 


and salinity treatments in Horqin Sandy Land 


jee H hift; Eh 
拓扑 参数 灌溉 处 理 施 盐 处 理 

WO Wl w2 S1 S2 S3 

分 子 生态 节点 数 189 197 179 185 180 180 

网 络 边 数 1371 1099 688 1823 564 895 
正 相 关连 接 /% 58.21 56.87 78.05 54.14 56.56 75.31 
平均 度 14.508 11.157 7.687 19.708 6.267 9.944 
平均 路 径 长 度 3.426 4.008 3.978 3.309 4.560 3.715 
平均 聚 类 系数 0.509 0.507 0.491 0.543 0.420 0.460 
模块 性 0.488 0.410 0.650 0.328 0.643 0.574 
随机 网 络 平均 路 径 长 度 2.230 2.453 2.758 1.998 3.052 2.495 
平均 聚 类 系数 0.073 0.056 0.050 0.108 0.038 0.052 
模块 性 0.207 0.250 0.322 0.176 0.361 0.262 


Bi Proteobacteria B8 Actinobacteriota $ Acidobacteriota Bi Gemmatimonadota WW Bacteroidota 


© Verrucomicrobiota Bil, Chloroflexi 


S1 S2 S3 


注 :每 个 节点 代表 一 个 OTU ,不 同 颜色 节点 表示 不 同 细菌 菌 门 , 红 色 线 表示 互 斥 关系 , 蓝 色 线 表示 共存 关系 。 
图 2 科尔沁 沙 地 水 盐 处 理 下 土壤 细菌 群落 生态 网 络 


Fig.2 Ecological network of soil bacterial community under different irrigation and salinity treatments in Horqin Sandy Land 


旱 


1942 EE 


4035 


降低 趋势 ,表明 干旱 会 增 大 网 络 规模 ,增加 网 络 连 
接 数量 ,网络 结构 变 得 更 加 复杂 。 在 灌溉 量 为 W0 
时 ,网 络 平均 度 最 大 .平均 路 径 长 度 最 短 .平均 聚 类 
系数 最 大 ,表明 低 灌 溉 量 处 理 细 菌 种 间 互 作 程 度 、 
连接 紧密 度 最 高 , 且 细 菌 OTUs 间 连 接 更 为 紧密 。 
在 灌溉 量 为 W2 时 ,细菌 群落 正 相 关 率 达 78.05% , 
Be Hj] es TRE TB et Ab EZ PUR DR] SE RO AR um Bd 
分 胁迫 程度 加 深 ,无 盐 胁迫 时 ,网 络 边 数 .平均 度 、 
平均 聚 类 系数 均 达 到 最 高 ,平均 路 径 长 度 最 短 , 表 


H 
ML» 


RB41 属 A FF A CLysobacter ) FU 2A 15 £0. HE Pei Je 
占 比 最 大 ,分 别 达 17.14% 8.57% Fl 5.71 % ;S3 处 理 
关键 菌 群 分 别 隶 属于 5 个 菌 属 (图 4)。 在 盐分 梯度 
为 $S2 时 ,关键 菌 群 数量 达到 最 大 ,并 且 出 现 优势 菌 


属 RB41 属 和 溶 杆 菌 属 。 
23 土壤 细菌 群落 关键 菌 种 与 油 莎 豆 生 长 和 生理 
性 状 的 关系 


灌溉 量 增加 ,对 油 莎 豆 株 高 . 冠 幅 、 分 药 数 、 地 
EFE KKE ARMEA HKE ERA 


明 无 盐 胁 迫 细菌 群落 生态 网 络 复杂 度 . 互 作 程度 最 
高 ,具有 最 高 连通 度 。 中 度 盐 胁迫 时 ,细菌 群落 正 
相关 率 达 到 75.31% ,表明 中 度 盐 胁迫 细菌 物种 之 间 
的 共存 关系 更 强 。 

不 同 水 盐 处 理 分 子 生态 网 络 显 示 ,W0、W1 、W2 
和 S1、S2、S3 处 理 分 别 有 17、33、33 个 和 15、74、17 个 
关键 节点 (图 3)。 不同 灌溉 处 理 关 键 菌 群 均 合 红色 
杆菌 属 , 随 着 灌溉 量 增加 关键 菌 群 有 一 定 的 差异 。 
W0 处 理 关 键 菌 群 分 别 隶 属于 8 个 菌 属 ;W1 处 理 关 
键 菌 群 分 别 隶属 于 9 个 菌 属 ,RB41 E RU 
JG10001001- H03 属 占 比 最 大 ,分 别 达 37.50% 和 
18.7595 ; W2 处 理 关 键 菌 群 分 别 隶 属于 17 个 菌 属 ， 
Candidatus. Udaeobacter 属 .芽孢 杆菌 属 (Bauciius ) 和 
RB41 属 占 比 最 大 ,分 别 达 14.29% , 9.52% 和 
9.52% 。 随 灌溉 量 增加 ,关键 菌 群 数量 增加 ,并 且 在 
W1W2 处 理 下 出 现 优势 菌 属 RB41 属 。 不 同 盐分 胁 
迫 关 键 菌 群 差异 较 大 ,S1 处 理 关键 菌 群 分 别 隶 属于 
5 个 菌 属 ;S$2 处 理 关键 菌 群 分 别 隶 属于 27 个 菌 属 ， 


网 络 枢纽 


beeen 


模块 内 连接 度 (Z) 


模块 间 连 接 度 (P) 


模块 内 连接 度 (Z) 


显著 影响 (P<0.05),W0、W1 较 W2 处 理 , 株 高 .法 化 
酶 活性 均 显著 减少 (P<0.05), 冠 幅 、 月 氨 酸 含量 、 超 
氧 物 歧化 酶 活性 显著 增加 (P<0.05),W0 较 W2 处 
理 冠 幅 、 分 药 数 显著 减少 (P<0.05),W1l1 较 W2 处 理 
冠 幅 显著 增加 (P<0.05), 地 上 干 重 在 W1 人 处理 达 到 
最 高 。 盐 分 胁迫 程度 加 深 ,对 油 莎 豆 的 株 高 .地 上 
干 重 、 脱 落 酸 、 可 溶性 糖 、 过 氧化 物 酶 活性 和 丙 二 醋 
具有 显著 影响 (P<0.05),S3 较 S1 人 处理 株 高 显著 减 
少 (P<0.05),S2 较 S11 处理 地 上 干 重 显著 减少 (P< 
0.05) ,S2、S3 较 S1 处 理 脱落 酸 含量 显著 增加 、 可 溶 
性 糖 含 量 显著 减少 (P<0.05) ,S2 较 S1 处 理 过 氧化 
物 酶 活性 显著 增加 (P<0.05)( 表 3)。 
选择 不 同 水 盐 处 理 下 存在 显著 差异 的 生长 生 
理 指标 与 关键 菌 种 进行 Spearman 相关 性 热 图 分 析 
(图 5)。 结 果 显 示 : 蒜 氮 醇 单 胞 菌 属 与 株 高 呈 显 著 
负 相 关 (P< 0.05) ; 硝化 螺旋 菌 属 (Nixzrospira ) 5j 41 BE 
数 呈 极 显著 负 相 关 (P< 0.01) ; 浴 杆 菌 属 与 羧 化 酶 活 
性 旦 极 显 著 负 相关 (P < 0.01) ,与 且 氨 酸 含量 和 超 氧 


"Sl 。S2 
-模块 枢纽 


^ $3 
网 络 枢纽 


0.4 
模块 间 连接 度 (P) 


0.6 0.8 1.0 


图 3 科尔沁 沙 地 水 盐 处 理 下 土壤 细菌 分 子 生态 网 络 Z-P; 图 
Fig. 3 Z-P; diagram of the molecular ecological network of soil bacteria under different irrigation and salinity treatments in Horqin 
Sandy Land 
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图 4 科尔沁 沙 地 水 盐 处 理 下 土壤 细菌 关键 菌 群 相对 丰 度 


Fig.4 Relative abundance of keystone bacterial groups of soil bacteria under different irrigation and salinity treatments 


in Horgin Sandy Land 


表 3 科尔沁 沙 地 水 盐 处 理 下 油 莎 豆 生长 生理 指标 


Tab.3 Growth and physiological indices of Cyperus esculentus under different irrigation and salinity treatments in Horqin 


1943 


0.4 


0.3 


0.2 


0.1 


Sandy Land 
灌溉 处 理 施 盐 处 理 
生长 生理 指标 = 
wo Wl w2 S1 S2 S3 

株 高 /cm 51.81+6.23a 54.7+6.99a 47.10+7.65b 54.48+8.16a 50.85+7.33ab 48.89+5.90b 
冠 幅 /cm 64.61+10.71c 91.94+10.10a 76.70+9.54b 77.30+15.34a 77.63+14.35a 78.33+15.99a 
A EX 7.3332.24b 12.44+4.13a 11.22+2.44a 10.56+3.00a 9.44+3.97a 11.00+4.21a 
果实 数 19.89+10.37a 24.22+9.60a 16.44+9.34a 21.67+10.58a 18.22+6.67a 20.67+12.56a 
地 上 干 重 /g 18.09+5.42b 25.67+5.29a 23.39+6.42ab 25.84+7.83a 19.75+6.02b 21.56+3.63ab 
地 下 干 重 /g 15.48+7.28a 19.55+7.64a 15.87+5.87a 19.64+7.75a 14.25+5.12a 17.02+7.39a 
根 冠 比 0.85+0.25a 0.79+0.33a 0.70+0.27a 0.80+0.32a 0.75+0.26a 0.80+0.31a 
PEP 羧 化 酶 活性 MU +g) 4.88+0.29b 4.55+0.07c 5.21+0.22a 4.83+0.25a 4.76+0.31a 5.05+0.42a 
V ZEN ABA/(ug g") 63.1144.55a 60.50+6.06a 59.3342.5la 57.55£3.79b 62.6345.6la 62.76+2.54a 
可 溶性 糖 SS/(mg*g') 2.94+0.16a 2.81+0.21a 2.89+0.15a 3.03+0.13a 2.88+0.11b 2.73+0.15¢ 
Jti AMR Pro/(ng* g^) 454.97+55.47a 466.02+28.85a 405.66+17.3b 442.28+49.82a  456.32+51.92a  428.06+30.11a 
过 氧 活性 POD/ 
mu ONE 4.74+0.28a 4.95+0.18a 4.8140.43a 4.67+0.30b 5.14+0.12a 4.69+0.23b 
m g 

FAJE Hif! D. 
o CN i 731.90+53.39b 820.39+31.44a 666.69+42.93c 755.51493.46a 721.17+64.46a 742.3474.22a 
E 
Vj — RE MDA/(nmol- g^) 0.99+0.06a 1.02+0.04a 1.03+0.09a 1.02+0.07ab 1.05+0.03a 0.97+0.07b 


注 : 同 行 不 同 小 写字 母 代 表 不 同 水 处 理 或 不 同 盐 处 理 下 存在 显著 差异 (已 < 0.05 ,mn=3); 以 上 4 


E 长 生理 指标 均 为 各 样 地 选取 每 株 植株 均值 。 
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注 :1 为 株 高 ;2 为 冠 幅 ;3 WTR ACA ETE 5 为 羧 化 酶 活性 ; 
6 为 脱落 酸 ;7 为 可 溶性 糖 ;8 为 腊 氨 酸 ;9 为 过 氧化 物 酶 活性 ;10 为 
超 氧 物 歧化 酶 活性 ;11 为 两 二 醛 。 

图 5 科尔沁 沙 地 水 盐 处 理 下 油 莎 豆 生 长 生理 指标 与 细菌 
关键 菌 种 的 相关 性 热 图 


Fig.5 Heatmap ofthe correlation between growth and 


Eh 


physiological indices of Cyperus esculentus under different 
irrigation and salinity treatments in Horqin Sandy Land and 


keystone species of bacteria 


物 皮 化 酶 活性 呈 显 著 负 相关 (P<0.05);Donegia 属 与 
脱落 酸 含量 呈 显 车 正 相关 (P<0.05);RB41 属 与 可 
溶性 糖 含量 呈 极 显著 正 相 关 (P < 0.01); 类 固 醇 杆菌 
属 (Steroidobacter) 与 可 溶性 糖 含量 呈 极 显著 负 相 关 
(P « 0.01) ; Luteolibacter JE Ej Vj — WE & E St b E IE. 
相关 (P< 0.05), 


3 讨论 


3.1 水 盐 处 理 下 土壤 细菌 群落 结构 和 网 络 特征 
研究 区 土壤 优势 细菌 类 和 群 为 变形 菌 门 酸 杆菌 
门 和 放 线 菌 门 , 这 与 前 人 在 旱 区 作物 土壤 细菌 群落 
结构 的 研究 结果 一 致 ”, 可 能 是 由 于 这 些 菌 门 细菌 
生态 幅 较 宽 ,并 且 具 有 较 强 适应 性 , 受 环境 影响 不 
大 ”。 放 线 菌 门 能 产生 种 类 繁杂 的 抗生素 ,参与 土 
坏 固 所、 有 机 质 循环 过 程 ,能 够 促进 土壤 中 动 植 物 
残 体 降解 .调整 土壤 微生物 生态 平衡 ”。 随 灌溉 量 
增加 ,变形 戎 门 呈 增加 趋势 ,这 是 由 于 高 土壤 含水 
量 下 土壤 养分 淋 溶 作用 增强 导致 的 ”%。 随 盐分 胁 
人 迫 程度 加 深 , 变 形 菌 门 和 酸 杆菌 门 均 呈 增加 趋势 ， 
两 者 是 盐 碱 填 中 典型 的 嗜 盐 细 菌 ,具有 较 好 的 耐 盐 
性 ”。 变 形 菌 门 可 适应 各 种 复杂 环境 ,其 生长 速度 


细菌 分 子 生态 网 络 拓扑 结构 的 变化 能 够 反映 
其 对 环境 的 响应 ,近年 来 被 广泛 应 用 于 微生物 生态 
ETI. ASE AIM ,灌溉 量 为 双 0 时 ,网 络 边 数 
更 多 ,结构 更 复杂 ,细菌 之 间 相 互 作用 更 密切 ,表明 
在 低 灌溉 量 情况 下 连通 性 更 好 ,细菌 之 间 的 物质 、 
能 量 和 信息 等 方面 具有 更 高 的 传递 效率 。 这 可 能 
由 于 土壤 含水 率 较 低 ,土壤 孔隙 较 大 ,进一步 影响 
细菌 群落 的 直接 相互 作用 。 随 灌溉 量 增加 ,网 络 
模块 化 程度 提高 ,共存 关系 占 主 导 地 位 ,增强 细菌 
间 共 生 关系 的 稳健 性 ”。 无 盐 胁 迫 时 ,网 络 边 数 、 
平均 聚 类 系数 均 达 到 最 高 ,平均 路 径 长 度 最 短 , 表 
明 低 盐分 细菌 之 间 连 通 度 更 高 , 且 相 互 作用 更 加 复 
杂 。 随 盐分 胁迫 程度 加 深 , 正 相关 率 呈 增加 趋势 ， 
这 与 前 人 在 盐 涡 土 的 研究 结果 一 致 ,高 盐 度 土壤 中 
细菌 更 多 的 以 偏 利 共生 或 互利 共生 的 形式 存在 ,可 
能 是 由 于 高 盐分 环境 使 得 细菌 之 间 必 须 加 强 合作 
关系 ,从 而 对 抗 盐分 胁迫 2 。 
32 水 盐 处 理 下 土壤 细菌 关键 菌 种 与 油 莎 豆 植 株 

研究 区 不 同 水 盐 处 理 下 土壤 细菌 群落 优势 菌 
属 为 RB41 JE AA SNe aes AZ I ,该 结 
与 前 人 在 干旱 区 ER tit OP ag ZB FRE AR YO) 
关键 菌 种 为 红色 杆菌 属 .RB41 属 .Dongia 属 、 类 固 醇 
杆菌 属 .硝化 螺旋 菌 属 . 峭 氨 醇 单 胞 菌 属 A A 
属 。 其 中 ,RB41 属 在 Wl 处 理 和 轻 度 盐 胁 迫 均 为 优 
势 关 键 菌 种 , 溶 杆菌 属 在 轻 度 盐 胁 迫 为 优势 关键 菌 
种 ;红色 杆菌 属 在 不 同 灌溉 条 件 下 既是 优势 菌 属 又 
是 关键 菌 种 ,属于 放 线 菌 门 , 其 对 干旱 环境 表现 出 普 
遍 的 适应 性 ?3; 酸 杆菌 门 的 RB41 属 通常 在 非 施肥 土 
壤 富 集 , 适 应 贫 竣 受 胁 迫 的 土壤 环境 ,具有 特殊 的 代 
谢 调控 机 制 ,能 抵抗 不 利 的 环境 变化 25; Dongia 属 
被 证 明 能 够 提高 土壤 中 各 营养 元 素 含量 ” ;类 固 醇 
杆菌 属 被 证 明 具有 分 解 土壤 中 的 几 丁 质 的 能 力 ,对 
多 种 病原 菌 进行 溶解 和 抑 杀 ;硝化 螺旋 菌 属 属于 
硝化 螺旋 菌 门 , 这 类 细菌 可 促进 土壤 硝化 ,最 终 形 
成 硝酸 盐 , 以 提供 旱 作 物 所 需 氮 素 的 主要 来 源 ™; 
畏 氨 醇 单 胞 菌 是 盐碱地 常见 优势 菌 属 ,能 够 耐 受 贫 
次 和 恶劣 环境 ,也 能 降解 土壤 中 的 有 毒物 质 。 盐 
分 增加 引起 的 土壤 养分 失衡 及 土壤 性 质 恶 化 ,可 能 
激发 精 氨 醇 单 胞 菌 防御 机 制 和 生物 代谢 ,使 靖 氨 醇 
单 胞 菌 属相 对 丰 度 增加 。 溶 杆菌 属 属于 变形 菌 
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门 ,是 一 种 生 防 细菌 ,该 菌 存活 能 力 极 强 ,对 生存 条 
件 要 求 低 , 对 油 莎 豆 狸 倒 病 有 较 好 的 抑 菌 效果 1。 
在 人 研究 区 土壤 细菌 中 , 峭 氨 醇 单 胞 菌 属 、 硝 化 
螺旋 菌 属 . 溶 杆 菌 属 Dongia 属 、RB41 属 和 Luteoli- 
bacter 属 均 与 油水 豆 生长 生理 性 状 具 有 显著 相关 
性 。 峭 氨 醇 单 胞 菌 属 与 株 高 呈 显 车 负 相 关 , 峭 氨 醇 
单 胞 菌 属 其 特殊 的 代谢 调控 机 制 既 可 以 抵抗 外 界 
不 利 的 环境 变化 ,也 能 降解 土壤 中 的 有 毒物 质 ” ， 
还 可 以 分 泌 胞 外 酶 和 多 种 抗菌 化 合 物 持 抗 病原 微 
生物 ,减弱 其 毒性 ,由 此 推测 , 油 莎 豆 植 株 在 生物 
和 非 生物 胁迫 下 招募 此 菌 属 以 提高 抗 病 性 , 故 与 株 


EBRA, 
4 结 论 


前 郭 尔 罗斯 灌区 水 盐 处 理 下 土壤 优势 菌 门 均 
为 变形 菌 门 、 酸 杆菌 门 和 放 线 菌 门 ,优势 菌 属 为 
RB41 J& . 鞘 氮 醇 单 胞 菌 属 和 红色 杆菌 属 。 灌 溉 量 为 
W0 时 ,网 络 结构 更 复杂 ,细菌 种 间 互 作 程度 .连接 
紧密 度 最 高 ,W1、W2 处 理 细菌 种 间 共 存 关 系 更 强 。 
随 灌溉 量 增加 ,关键 菌 群 数量 增加 ,并 且 Wl、W2 处 
理 出 现 优势 菌 属 RB41 属 。 无 盐 胁迫 时 ,细菌 群落 
生态 网 络 复杂 度 . 互 作 程度 最 高 ,具有 最 高 连通 度 ， 


高 呈 显 著 负 相关 。 硝 化 螺旋 苗 属 与 分 昔 数 呈 极 显 
著 负 相关 ,硝化 螺旋 菌 是 良好 的 固氮 菌 ,与 硝化 细菌 
共同 作用 促进 植物 生长 ,这 些 益生 菌 的 存在 可 能 会 抑 
制 病菌 的 生长 ,从 而 达到 缓解 环境 胁迫 的 作用 ”。 溶 
杆菌 属 与 法 化 酶 活性 呈 极 显著 负 相 关 , 与 且 氨 酸 含 
量 和 超 氧 物 疏 化 酶 活性 呈 显 车 负 相 关 , 溶 杆菌 属 细 
菌 大 都 具有 典型 的 溶菌 活性 ,可 以 抑制 多 种 病原 真 
FA. AP ER, ETT EH AE), 
作为 植物 体内 重要 的 有 机 渗透 调节 剂 之 一 ,能 够 通 
过 植物 自身 积累 以 对 抗 水 盐 胁 迫 “，。 男 外 ,植物 在 
受到 胁迫 时 ,自身 会 通过 提高 超 氧 物 上 疏 化 酶 的 活 
性 ,以 减轻 所 受到 的 伤害 和 “。 因 此 ,植物 在 自 号 进 
行 调节 酶 活性 以 抵抗 胁迫 时 , 溶 杆 菌 属 细菌 并 未 富 
集 。Dongia 属 与 脱落 酸 含量 明显 著 正 相关 ,由 于 脱 
落 酸 是 一 种 逆境 响应 相关 的 植物 激素 , 油 莎 豆 可 以 
通过 调控 脱落 酸 , 提 高 次 生 代 谢 物 的 合成 效率 来 抵 
御 外 界 非 生物 胁迫 中。Dongia 属 作为 一 种 益生 菌 ， 
对 植物 的 促 生 及 土壤 中 有 害 物质 的 降解 有 一 定 的 
功效 ,同样 可 促进 油 落 豆 生 长 发 育 汐 。RB41 属 与 可 
溶性 糖 含量 呈 极 显著 正 相 关 ,RB41 属 是 土壤 中 营养 
物质 的 高 效 利 用 者 ,其 丰 度 增加 可 以 给 土壤 营养 带 
来 增 效 作用 从 而 促进 油 莎 豆 的 生长 发 育 “…。 当 作 
物 遭 受 盐 胁迫 时 ,体内 细胞 的 细胞 膜 同样 受到 影 
响 ,由 于 细胞 膜 透 性 增 大 导致 质 膜 氧 化 加 剧 , 而 丙 
二 醛 就 是 膜 脂 过 氧化 的 终 产物 ,可 以 作为 衡量 作物 
体内 细胞 膜 受 损伤 程度 的 指标 后 s Luteolibacter JR 
不 仅 能 够 参与 作物 对 土壤 有 机 质 的 分 解 .利用 过 
程 , 还 能 对 抗 某 些 作物 真菌 性 病害 ” ,因此 ,两 者 呈 
显著 正 相 关 。 不 同 的 生态 环境 塑造 的 关键 菌 种 不 
同 ,这 些 关 键 菌 种 都 能 一 定 程度 上 对 分 解 和 养分 循 
环 起 到 重要 作用 ,影响 作物 生长 ,从 而 维持 相应 的 


中 度 细 菌 物种 之 间 的 共存 关系 更 强 。 轻 度 盐 胁迫 
关键 菌 群 数量 达到 最 大 , 出 现 优势 菌 属 RB41 属 和 
溶 杆菌 属 。 在 不 同 水 盐 处 理 下 ,灌溉 量变 化 对 油 莎 
豆 株 高 EIN OP BE BH EFE RE MARA 
18 IE HUBS VERA S ERES] CP < 0.05); 施 盐 量 
变化 对 油 莎 豆 的 株 高 .地 上 干 重 、 脱 落 酸 、 可 溶性 
糖 、 过 氧化 物 酶 活性 和 丙 二 醋 具有 显著 影响 (P< 
0.05)。 关 键 菌 种 为 红色 杆菌 属 .RB41 属 Dongia 
E 类固醇 杆菌 属 硝化 螺旋 菌 属 . 峭 氨 醇 单 胞 菌 
属 YA FT A JR I Luteolibacter Jes , FY fiti we tH 2 [8] EFT 
HJE .硝化 螺旋 菌 属 \ 溶 杆菌 属 和 RB41 属 与 油 莎 豆 
生长 显著 相关 。 
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Effects of irrigation and salinity treatments on the soil bacterial community and 
plant physiological characteristics of Cyperus esculentus farmland in Horqin 
Sandy Land 


WU Rui", CAO Hongyu"", GAO Guanglei^^, YU Minghan'*’, 
DING Guodong"", ZHANG Ying" ZHAO Peishan 
CI. School of Soil and Water Conservation, Beijing Forestry University, Engineering Research Centre of Forestry 
Ecological Engineering, Ministry of Education, Beijing Forestry University, Beijing 100083, China; 2. Yanchi 
Ecology Research Station of the Mu Us Desert, Yanchi 751500, Ningxia, China; 3. Key Laboratory of State Forestry 
and Grassland Administration on Soil and Water Conservation, Beijing Forestry University, Beijing 100083, China) 


Abstract: To reveal the soil bacterial community structure and its effects on Cyperus esculentus, affected by 
different irrigation and salinity treatments in the Qian Gorlos Irrigation District, a random plot sampling 
experiment was conducted using two-factor, three-level (irrigation level: 50%, 70%, and 100% standard irrigation quota; 
salt level: control group, mild salinity stress, and moderate salinity stress). Comparative analysis of soil bacterial 
community characteristics in C. esculentus cropland under different irrigation and salinity treatments was performed. 
Simultaneously, the molecular ecological network of soil bacteria was constructed to determine the keystone species and 
its interrelationship with C. esculentus growth. Results showed that (1) The dominant phyla of soil bacteria in C. 
esculentus cropland were Proteobacteria (22.85% + 3.8096), Acidobacteriota (20.02% + 3.21%), and Actinobacteriota 
(18.85% + 2.41%). The dominant genera were RB41, Sphingomonas, and Rubrobacter. Bacterial alpha diversity differed 
insignificantly under different irrigation or salinity treatments (P > 0.05). With increasing irrigation, the relative 


abundance of Proteobacteria gradually increased, whereas that of RB41 gradually decreased. The same trend was 
observed with increasing salinity stress. (2) The co-existence relationship between bacterial species was stronger in 100% 
standard irrigation quota treatments, with a positive correlation rate of 78.05%. Additionally, the degree of interactions 
and tightness of connections between bacterial species was highest at 50% standard irrigation quota treatments. The 
highest ecological network complexity and degree of interactions among bacterial communities were found in control 
group soils, and stronger co-existence relationships among bacterial species were found in moderate salinity soils, with a 
positive correlation rate of 75.31%. (3) The number of keystone species increased with increasing irrigation. Additionally, 
the RB41 genus appeared under 70% and 100% standard irrigation quota treatments. Significant differences were 
observed in keystone species under different salinity stresses. At an S2 salinity gradient, the number of keystone species 
reached a maximum, with the emergence of the dominant genera RB41 and Lysobacter The keystone species were 
Rubrobacter, RB41, Dongia, Steroidobacter, Nitrospira, Lysobacter, and Luteolibacter. (4) Variations in irrigation 
significantly affected plant height, crown size, number of tillers, above-ground dry weight, carboxylase activity, proline, 
and superoxide dismutase activities of C. esculentus plants (P < 0.05). Changes in salt application significantly affected 
plant height, above- ground dry weight, abscisic acid, soluble sugar, peroxidase activity, and malondialdehyde in C. 
esculentus (P « 0.05). The final screening was performed to conclude that Lysobacter, Nitrospira, Lysobacter, Dongia, 
RB41, Steroidobacter, and Luteolibacter were significantly associated with the growth and physiological traits of C. 
esculentus (P « 0.05). The soil bacterial community composition, molecular network, and keystone species were changed 
as a result of different irrigation or salt treatments, and keystone species were significantly associated with the growth of 
C. esculentus. This improved information contributes to a better understanding of the soil bacterial community structure 
and its ecological function in C. esculentus cropland and provides a theoretical basis for adaptive planting and stable and 
high yield of C. esculentus. 

Keywords: irrigation or salinity treatments; bacterial community structure; keystone species; co-occurrence net- 
work; Cyperus esculentus; Horqin Sandy Land 


